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Rhodobacter sphaeroides es un bacteria púrpura no sulfurosa que pertenece al grupo de α-
proteobacterias. Su genoma contiene dos grupos de genes flagelares que codifican para dos 
sistemas flagelares distintos: un flagelo subpolar (fla1) y varios flagelos polares (fla2). 
Además, R. sphaeroides presenta un sistema quimiotáctico muy complejo ya que posee 
varios genes quimiotácticos reiterados: 13 receptores, 4 proteínas adaptadoras cheW, 4 
cinasas sensoras cheA, 6 reguladores de respuesta cheY, 2 metilesterasas cheB, 3 
metiltransferasas cheR, pero ningún hómologo de la fosfatasa cheZ. La mayoría de estos 
genes están organizados en tres operones que potencialmente codifican para vías 
quimiotácticas completas (Fig. 1). De estos, sólo los operones 2 y 3 son esenciales para la 
respuesta quimiotáctica del sistema fla1. Sin embargo, los reguladores de respuesta CheY1, 
CheY2 y CheY5, los cuales están localizados en el operón 1, son necesarios para el sistema 
fla2. Estos descubrimientos sugieren que R. sphaeroides posee vías quimiotácticas 
independientes para cada sistema flagelar y que probablemente los genes localizados dentro 
del operón 1 son importantes para el control del sistema fla2. Dentro del operón 1 (Fig. 1) se 
encuentran los genes cheY5, mcpB, tlpS, mcpA, cheD, cheX, cheY1, cheA1, cheW1, cheR1, 
cheY2; y dos marcos de lectura abierta RSP2432 y RSP2444, los cuales son proteínas 
hipotéticas cuya función se desconoce.  
Para poder analizar la posible participación del operón 1 en la respuesta quimiotáctica del 
sistema fla2 se generaron mutantes por interrupción de los genes localizados dentro de este 
operón en dos fondos genéticos: fla1+ fla2- y fla1- fla2+. Las mutantes cheY5::spc, mcpB::spc, 
tlpS::spc, cheD::spc, cheX::spc, cheY1::spc, cheA1::spc, cheW1::spc y cheR1::spc fueron 
analizadas en cajas de nado aeróbicas con diferentes quimioatrayentes (acetato, succinato, 
piruvato, propionato, malato y fumarato). Todas las mutantes, excepto mcpB::spc, mostraron 
un comportamiento diferente al de la cepa silvestre en el fondo genético fla1- fla2+; 
produciendo halos de nado más pequeños. En contraste, las mismas mutantes en un fondo 
genético fla1+ fla2- presentaron un fenotipo similar al del silvestre. Estos datos sugieren que 
el operón quimiotáctico 1 es esencial para la regulación quimiotáctica del sistema fla2; y 
apoyan la hipótesis que propone que los dos sistemas flagelares están controlados por 
diferentes proteínas de la vía de señalización quimiotáctica. 
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